Эпигенетика клеточного ответа на стресс by Прохорчук Егор Борисович
 V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ “ПОСТГЕНОМ’2018” 
В ПОИСКАХ МОДЕЛЕЙ ПЕРСОНАЛИЗИРОВАННОЙ МЕДИЦИНЫ 
Казань                                               29 октября – 2 ноября 2018 
 
 
21 
УДК 577.218 
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Основная проблематика доклада будет лежать в области генетических и эпигенетических осо-
бенностей адаптации позвоночных организмов к стрессовым воздействиям окружающей среды. На 
примере якутских лошадей рассмотрим геномику адаптации лошадей к арктическим условиям и низким 
температурам. Однако, позвоночные организмы используют не только генетические, но и надгенетиче-
ские механизмы для приспособления к стрессовым условиям. Гипоксия представляет собой существова-
ние живого в условиях недостатка кислорода. В частности, гипоксия является одним из процессов, кото-
рый сопровождает переход опухоли к метастазированию. Клетки почки с таргетированным (CRISPR-Cas9) 
геном VHL представляют собой удобную модель для изучения гипоксии: в них происходит стабильная 
активация гена HIF1a, как и при стрессовом недостатке кислорода. Это приводит с гиперметилированию 
генома клеток, активации Jun-Fos системы и ускорению всего каскада генов, характерных для эпители-
ально-мезенхимального перехода. Наконец, третьим объектом, который будет рассмотрен, станет пере-
ход морских рыб Gasterosteus aculeatus к условиям жизни в пресноводных озерах. Такой переход связан 
с понижением осмотического давления на клетки. Помимо островков дивергенции с измененными час-
тотами аллелей в морских и пресноводных колюшках наблюдается существенное изменение профиля 
метилирования генома. В частности, изменения происходят в ЦфГ островках генов, кодирующих ионные 
насосы. Интересно и то, что слабое генетическое разнообразие пресноводных колюшек компенсируется 
существенно большим разнообразием эпиаллелей. 
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